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摘要 :【 目的 】 木 领 针 葡 马 Helionothrips mube 近年 来 成 为 芋头 Colocasia esculenta 上 的 一 种 常见 害 
夹 。 本 研究 旨 在 探讨 其 中 国 西南 地 区 地 理 种 群 间 的 遗传 变异 。【 方 法 】 通 过 Sanger 法 测定 了 21 个 
地 理 种 群 132 头 木 领 针 获 蕊 的 线粒体 COI 基因 序列 ,利用 MECA,，DnaSP，Arlequin 和 Network 等 软 
件 对 木 领 针 获 马 种 群 间 的 遗传 多 样 性 、 遗 传 分 化 分子 交 蜡 等 进行 分 析 。[【 结果 】 获 得 的 木 领 针 欧 
3; 132 条 线粒体 COL 序列 (643 bp) 中 共 发 现 34 个 变异 位 点 、16 种 单 倍 型 ,其 中 单 倍 型 Hl 出 现 频 
率 最 高 ,分布 最 广 。 木 领 针 葡 马 总 群体 的 店 传 多 样 性 较 高 (Hd =0.712, Рі-0.00413, K 22.655), 
遗传 分 化 程度 极 大 (Fst 20.3443) ,基因 交流 水 平 不 高 (Nm =0.96)。 分 子 方差 分 析 (AMOVA) 表 
明 , 木 领 针 葡 马 的 遗传 分 化 主要 来 自 种 群 内 部 ,Mantel 检测 出 种 群 地 理 距离 与 遗传 距离 呈正 相关 。 
总 群体 中 性 检验 Tajima’ s D 值 显著 负 值 ,Fu’s Fs 值 不 显著 , 错 配 分 布 曲 线 呈 多 峰 。 综 合 种 群 间 让 
传 距离 、 单 倍 型 系统 发 育 树 及 中 介 网 络 图 结果 ,表明 四 川 成 都 (CHD)、 云 南昌 宁 (CHN) 和 上 贵州 遵义 
(ZY)3 个 种 群 的 遗传 分 化 程度 均 高 于 其 他 种 群 。【 结 论 】 中 国 西南 地 区 木 领 针 葡 马 总 群体 的 遗传 
多 样 性 较 高 ,遗传 分 化 明显 ,种 群 间 的 基因 交流 受到 地 理 距离 的 影响 ,总 群体 在 较 近 的 历史 时 期 内 
没有 出 现 扩张 现象 。 
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Analysis of genetic differentiation among geographic populations of 
Helionothrips mube ( Thysanoptera: Thripidae ) іп southwestern China 


based on mitochondrial COI gene 

XIE Yan-Lan'"", ZHANG Hong-Rui', LI Zheng-Yue"* (1. Plant Protection College, Yunnan 
Agricultural University, Kunming 650201, China; 2. West Yunnan University, Lincang, Yunnan 
677000, China) 

Abstract: [ Aim] Helionothrips mube has become а common pest on the taro ( Colocasia esculenta ) in 
recent years. This study aims to investigate the genetic differentiation among different geographic 
populations of H. mube in southwestern China. [Methods] The mitochondrial COI gene sequences of 132 
individuals of H. mube from 21 geographic populations were obtained through Sanger sequencing, and the 
genetic diversity, genetic differentiation and molecular variance were analyzed by MEGA, DnaSP, 
Arlequin and Network software. [Results] Thirty-four variable sites were observed and 16 haplotypes 
were defined based on the 132 mitochondrial COI sequences (643 bp) from 21 geographic populations of 
H. mube, of which H1 had the highest frequency and the widest distribution. High levels of genetic 
diversity ( Hd 20. 712, Pi 20. 00413, K 22.655) and genetic differentiation ( Fst = 0. 3443), and low 
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gene flow ( Nm = 0. 96 ) were detected in the total population of Н. mube. The analysis of molecular 


variance ( AMOVA) indicated that the genetic differentiation of H. mube was mainly attributed to the 


intra-population. The Mantel test showed a positive correlation between the geographic distance and 


genetic distance. The neutral test showed that Tajima' s D value was significantly negative, but Fu' s Fs 


was not significant, and the mismatch distribution curve showed multiple peaks based on the whole 


datasets. The results of genetic distance among populations, haplotype phylogenetic tree and median- 


joining network all supported that the population genetic differentiation among the three populations of 
Chengdu, Sichuan ( CHD) , Changning, Yunnan ( CHN) and Zunyi, Guizhou (ZY) were greater than 


that among other populations. [ Conclusion] The H. mube populations in southwestern China are 


characterized by high genetic diversity and obvious genetic differentiation, the gene flow among 


populations might be affected by geographical distance, and the population of H. mube has not 


experienced recent expansion. 


Key words: Helionothrips mube; geographic population; genetic differentiation; population dynamics; 


mitochondrial COI gene 





木 领 针 葡 马 Helionothrips mube 属 тга Н 
( Thysanoptera ) £j 25 Ж) ( Thripidae ) $[ fj = Wy В| 
( Panchaetothripinae ) ,国外 分 布 于 日 本 ,国内 分 布 于 
陕西 湖南、 江西 .四川 贵州 .云南 和 台湾 等 地 ,寄主 
A Æ$ Colocasia esculenta 、 野 木瓜 属 Stauntonia 植物 
1252 ( Кидб, 1992; 3 28, 2016; Mirab-Balou et 
al., 2017) 。 近 年 来 , 木 领 针 葡 马 已 成 为 于 涉 上 的 一 
种 常见 害 忠 ,是 危害 芋头 的 针 萄 马 优势 种 , 随 着 芋头 
种 植 面积 的 扩大 , 木 领 针 萄 马 对 芋头 的 危害 日 趋 明 
显 。 该 虫 体型 微小 ,繁殖 率 高 ,成 .若虫 通常 聚集 在 
叶片 背面 喧 吸 汁液 ,导致 叶片 产生 大 面积 白色 或 黄 
白色 斑点 ; 取 食 为 害 的 同时 分 泌 球状 液 滴 , 后 期 液 滴 
变 成 黑色 ,造成 污染 ,严重 影响 光合 作用 ,导致 植株 
衰弱 ,影响 产量 和 品质 ,降低 芋头 的 经 济 效益 ( 卢 功 
等 , 2016)。 目 前 对 木 领 针 萄 马 的 研究 主要 集中 于 
形态 和 分 类 研究 (Kud6, 1992; 冯 纪 年 等 , 2007; F 
REESE. 2016; Mirab-Balou et al., 2017) , 鲜 见 利用 分 
子 标记 技术 探讨 森 领 针 萄 马 种 群 遗 传 变异 的 研究 。 
近年 来 ,大 量 分 子 标记 ,例如 :线粒体 (Lyu et al., 
2016; Zheng et al., 2018) 、 核 糖 体 ( Fang et al., 
2017) 和 微 卫 星 ( Cao et al., 2017) 等 已 被 广泛 应 用 
于 物种 的 分 子 鉴定 、 遗 传 变异 和 系统 发 育 等 方面 研 
究 。 其 中 , 线粒体 DNA ( mitochondrial DNA, 
mtDNA) 的 COL 基因 具有 母系 遗传 特性 ,基因 重组 
RAR ,很 少 存在 插入 和 缺失 ,有 相对 较 快 的 进化 速率 
与 清晰 的 进化 模式 ( Hebert et al., 2003) ,已 经 在 鸟 
X (Wang et al., 2017) , £8 2& ( Negi et al., 2018) 、 软 
体 动物 (Hu et al., 2018) „ЛЕ 5: ( Топіопе et al., 
2016) 和 昆虫 (Dickey et al., 2015; Tyagi et al., 



























































2017 ) 等 动物 类 群 的 种 、 亚 种 及 地 理 种 群 之 间 的 系 
统 关系 研究 中 得 到 了 很 好 的 应 用 。 

对 昆虫 不 同 地 理 种 群 遗 传 结构 和 分 化 的 研究 有 
助 于 探讨 其 种 群 间 遗 传 进化 关系 ,揭示 其 起 源 .扩散 
路 线 及 发 生 趋 势 (Xun ег al., 2016) 。 本 人 研究 选用 线 
粒 体 COI 基因 作为 分 子 标记 对 木 领 针 获 马 21 个 地 
理 种 群 的 遗传 结构 及 分 化 进行 分 析 ,探讨 其 内 在 的 
遗传 变异 和 遗传 进化 关系 ,以 期 为 该 种 害虫 的 发 生 
扩散 规律 和 防治 策略 研究 提供 理论 依据 。 




















1 材料 与 方法 


1.1 供 试 虫 源 

本 研究 以 21 个 地 理 种 群 的 木 领 针 葡 马 作为 供 
WEW, A ENEA Colocasia esculenta, RÆ 
方法 参考 张 宏 瑞 等 (2006 ) 的 直接 采集 法 ,用 小 毛笔 
杖 取 酒精 直接 粘 取 芋头 叶 上 的 葡 马 ,将 其 放 入 盛 有 
75% 酒 精 的 1.8 mL 冻 存 管内 ,标明 采集 时 间 和 地 
点 ,并 记录 相关 生境 信息 , 带 回 室 内 于 -20% 保存 备 
用 。 具 体 样品 采集 信息 详 见 表 1。 
1.2 ” 木 领 针 葡 马 基因 组 DNA 的 提取 

本 研究 参照 Buckman 等 (2013 ) 和 张 利 娟 等 
(2011) 的 方法 , 取 单 头 木 领 针 葡 马 ,用 无 菌 微 针 穿 
刺 萄 马 腹部 第 3 -5 节 的 节 间 膜 2 ~4 次 ,使 用 北京 
天 根 公 司 的 TIANamp Genomic DNA 试剂 盒 提 取 基 
ЧАН DNA ,提取 的 DNA 样品 经 1% 琼脂 糖 凝 胶 电泳 
检测 ,将 具有 相应 条 带 的 样品 保存 于 — 20°С 冰箱 中 
备用 。 同 时 ,将 提取 过 DNA 的 萄 马 分 别 单 头 地 及 时 
保存 到 75% 的 酒精 中 , 并 参照 张 宏 瑞 等 (2006 ) 报道 
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жі RAHAB 21 个 不 同 地 理 种 群 样本 信息 
ТаМе1 Specimen information of 21 different geographic populations of Helionothrips mube 
种 群 代码 采集 地 点 样本 数 纬 经 度 采集 时 间 
Population code Collecting locality Number of specimens Latitude and longitude Collecting date 

ASH 贵州 安顺 Anshun, Guizhou 6 26*?04'N, 105?45'E 2016-08-28 
LB 贵州 荔 波 Libo, Guizhou 6 25?15'N, 107°42'Е 2016-08-27 
SD 贵州 三 都 Sandu, Guizhou 4 25?57'N, 107957Е 2016-08-24 
ZY 贵州 遵义 Zunyi, Guizhou 8 28?35'N, 107?15'E 2016-08-27 
CHD 四 川 成 都 Chengdu, Sichuan 7 30?59'N, 103?36'E 2016-10-04 
GL 西 桂林 Guilin, Guangxi 3 25°06'N, 110°27'Е 2015-07-19 
CHN 云南 昌 宁 Changning, Yunnan 4 24°44'N, 99°28'E 2016-08-07 
HK 云南 河口 Hekou, Yunnan 9 229317Х, 103°56'Е 2015-06-27 
JH 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan 4 21°56'N, 101?14'E 2016-08-12 
JSH 云南 建 水 Jianshui, Yunnan 10 23953"Х, 102953Е 2016-08-08 
KM 云南 昆明 Kunming, Yunnan 10 25°08'3, 102?44'E 2017-12-25 
KY 云南 开 远 Kaiyuan, Yunnan 10 23?39'N, 103?15'E 2016-08-19 
LCH 云南 绿 春 Lvehun Yunnan 4 22?59'N, 102?23'E 2012-04-30 
LSH 云南 泸 水 Lushui, Yunnan 7 25?49'N, 989507Е 2015-08-15 
MS 云南 芒 市 Mangshi, Yunnan 8 24?26'N, 98?35'E 2016-08-16 
MZ 云南 蒙 自 Mengzi, Yunnan 5 23°26'N, 103°21'Е 2016-08-10 
PB 云南 屏 边 Pingbian, Yunnan 8 22555'N, 103°41'Е 2016-08-10 
PR 云南 普洱 Pu'er, Yunnan 5 22?38'N, 99°35'Е 2013-04-16 
TCH 云南 腾冲 Tengchong, Yunnan 4 24955"Х, 98?25'E 2015-06-17 
YP 云南 永 平 Yongping, Yunnan 5 25?28'N, 99?32'E 2016-07-29 
YX 云南 玉溪 Yuxi, Yunnan 5 24?18'N, 102?44'E 2013-08-27 








ВАЛЧИ OK IA EPIRI, АҒ T zs 
南 农业 大 学 。 
1.3 PCR 扩 增 及 序列 测定 

使 用 通用 引物 LCO1490; 5'-GGTCAACAAAT 
CATAAAGATATTGG-3' fll HCO2198: 5'-TAAACTTC 
AGGGTGACCAAAAAATCA-3' ( Folmer et al., 1994) 
对 木 领 针 葡 马 mtDNA. COIL 基因 片段 进行 PCR 37 
增 。 扩 增 反 应 体系 为 30 uL: DNA 模板 5 uL, 2 x 
TSINGKE Master Міх 15 pkL， 上 下 游 引物 (10 jumol/ 
L) 各 1 ML, 灭 菌 双 莹 水 8 pL。 扩 增 条 件 : 94°С 预 变 
性 5 min; 94% 变性 30 s, 55% 8 К 30 s, 72°С 延伸 
45 s, 共 35 个 循环 ;最 后 在 72°С 充分 延伸 10 шіп, 
AC 保存 。 取 5 pL PCR 产物 于 1% 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 
检测 ,然后 在 凝 胶 成 像 分 析 系 统 中 观察 并 照相 ,记录 
结果 。 确 定 扩 增 成 功 的 PCR 产物 委托 昆明 硕 擎 生 
物 科技 有 限 公 司 运 用 Sanger 法 进行 测序 。 
1.4 序列 处 理 与 数据 分 析 

将 测序 所 得 正 反 向 序列 采用 DNASTAR 7.1% 
件 包 中 的 SeqMan 模块 将 双向 序列 进行 人 工 拼接 和 
校对 编辑 , 将 整理 后 的 序列 在 NCBI 网 站 上 进行 
BLAST 搜索 ,以 确认 扩 增 的 片段 是 目标 基因 。 利 用 
MEGA6. 06 ( Tamura et al., 2013) 软件 的 Clustal W 
进行 多 重 序列 比 对 , 并 确定 变异 位 点 信息 ,用 
Kimura 2-Parameter (КОР) 模型 分 别 计算 地 理 种 群 





















































和 单 倍 型 间 的 遗传 距离 。 

利用 DnaSP 5. 10( Librado and Rozas, 2009) it 
AK SUE BI US 21 个 种 群 内 mDNA СОГ 序列 单 倍 型 
数目 和 出 现 频率 、 单 倍 型 多 样 度 Hd EHE BA 22 
Pi、 核 并 酸 平均 差异 数 K 以 及 种 群 间 核 苷 酸 平均 差 
异 数 Kay IAE RISE Dxy 等 遗传 系数 ,并 进行 错 
配 分 布 (mismatch distribution) 分 析 。 应 用 Arlequin 
3. 5( Excoffier and Lischer, 2010) 计 算 种 群 间 遗传 分 
化 指数 Fst、 基 因 流 Nm 及 分 子 方差 分 析 ( AMOVA)， 
ЖӘН Ға” s Fs( Fu, 1997) ЖІ Tajima’ s D( Tajima, 
1989) 中 性 检验 ,通过 GenAIEx 6. 501 软件 进行 
Mantel 检验 (Peakall and Smouse, 2012) ,计算 不 同 
地 理 种 群 间 遗传 距离 与 地 理 距 离 的 相关 性 。 单 倍 型 
间 的 系统 发 育 树 采 用 MEGA6. 06 软件 ,基于 K2P Ж 
型 的 邻接 法 ( neighbor-joining, NJ) 构建 。 使 用 
Network 5. O ( Bandelt et al., 1999) 软件 绘制 基于 
median-joining 的 单 倍 型 中 介 网 络 图 。 
































2 结 


2.1 木 领 针 萄 马 不 同 地 理 种 群 mtDNA. COI 基因 
的 碱 基 组 成 及 序列 变异 

将 21 个 种 群 共 132 条 mtDNA COIL 基因 序列 比 
对 后 截 齐 两 端 得 到 643 bp 的 对 齐 序 列 ,无 碱 基 的 插 
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入 和 缺失 ,所 测序 列 中 保守 位 点 609 个 ,变异 位 点 
息 位 点 27 个 ,单一 变异 位 点 7 

,变异 位 点 数 占 总 分 析 位 点 数 的 5. 29% 。 所 测序 
ру A,T,G 和 CC 的 含量 分 别 为 31.2% ， 
42.2%, 12.8% 和 13. 896 ; A +T & E ү 73.4%, 
G+C 含 量 占 26.6% ,表现 较 强 的 A/T [иа] ЖЕЛІ 
有 核 背 酸 蔡 换 中 ,转换 (tansition ) ІҢ 92. 7796 ,其 中 
A 与 G 之 间 的 转换 占 24.69% ‚С 与 了 之 间 的 转换 
ІН 68.08% , 11. ( transversion ) /У 5 7. 2396 ,总 体 转 
换 / 颠 换 侦 倚 率 民 值 为 13.66。 
2.2 木 领 针 获 马 不 同 地 理 种 群 mtDNA COI 基因 
的 单 倍 型 和 遗传 多 样 性 分 析 

根据 DnaSP 5. 10 的 分 析 结 果 , 在 木 领 针 茄 马 21 
个 不 同 地 理 种 群 中 共 获 得 mDNA СОТ 基因 的 16 个 
单 倍 型 НІ – H16 ( GenBank 登录 号 : MH046918 - 
MH046933) , 其 中 6 个 单 倍 型 НІ, НЗ, H5, H9, 
H10 和 H11 为 共享 单 倍 型 ,其余 10 个 单 倍 型 为 相 























应 种 群 的 独 享 单 倍 型 ;共享 单 倍 型 中 Hl 出 现 频率 
最 高 , 占 所 有 检测 个 体 的 50.0% ,上 且 分 布 最 广 ,为 15 
个 种 群 共有 。 

木 领 针 获 马 不 同 种 群 mtDNA COL 基因 序列 的 
遗传 多 样 性 见 表 2, 从 各 地 理 种 群 来 看 ,贵州 遵义 
(ZY) 种群 的 单 倍 型 数量 最 丰富 ,共有 4 个 ;贵州 安 
顺 (ASH) St JH 25 0 (LB) 四 川 成 都 (CHD ) 云南 
河口 (HK) 云南 泸 水 (LSH) 云南 蒙 自 (MZ) 和 云南 
ЭЭЛ ( PB) 的 单 倍 型 数 均 为 3 个 ,其 余 种 群 的 单 倍 型 
数 为 1~2 个 。21 个 种 群 的 总 群体 单 倍 型 多 样 度 
Hd %0.712,% АҒ Z FERE. Pi y 0.00413 , Ez tr RR 
平均 差异 数 开 为 2.655。 云 南 蒙 自 (MZ ) 种 群 的 На 
最 高 ,云南 昌 宁 (CHN) 种 群 的 Pi 和 KK 值 均 最 高 。 

比较 木 领 针 葡 马 不 同 地 理 种 群 间 的 核 戎 酸 平均 
差异 数 (Kxy ) SERI Ў Е (Dry) ,结果 表明 种 群 
间 Kxy 的 变化 在 0.000 ~ 10.714 之 间 , 平 均 为 2.792 ; 
Dxy 值 在 0.0000 ~ 0.0167 之 间 ,平均 为 0.0043; 其 












































E2 WAHAB 21 个 不 同 地 理 种 群 mtDNA COI 基因 的 遗传 多 样 性 分 析 及 中 性 检验 
Table 2 Genetic diversity and neutral test of mtDNA COI gene of Helionothrips mube among 


21 different geographic populations 

















EXP. 倍 型 多 样 度 5 Де БЕ HE AE. руу BUR 
种 群 代码 2. 单 信 型 (个 体 数 ) 2. . .. 中 性 检验 中 性 检验 
Population Haplotypes (number 24 7 тейді : Tajima' s Fu's 
Lodi haplotypes of individuals) diversity diversity of nucleotide D " 
n Hd Pi differences K 
ASH 3 Н1(3) H2(2) H3(1) 0.733 x0.155 0. 00446 +0. 00102 2.867 0. 52043 а 1.720 
CHD 3 H4(2) Н5(3) Н6(2) 0.762 x0.115 0.01259 +0. 00420 8.095 0.92801 a 5.015 
CHN 2 H7(3) H8(1) 0.500 x0.265 0.01400 +0. 00742 9.000 -0.85194 a 5. 389 
СІ. 1 Н10(3) 0 0 0 - - 
НК 3 H1(3) H9(4) НІ1(2) 0.722 x0.097 0. 00320 +0. 00047 2.056 1.61236 a 1.855 
JH 2 H1(3) H5(1) 0.500 x0.265 0. 00078 +0. 00041 0.500 -0.61237a 0.172 
JSH 2 H1(9) H5(1) 0.200 +0.154 0. 00031 +0. 00024 0.200 -1.11173a -0.339 
KM 1 Н1(10) 0 0 0 - - 
КҮ 1 Н1(10) 0 0 0 - - 
LB 3 Н10(4) H3(1) HI2(1) 0.600 x0.215 0. 00104 +0. 00043 0.667 -1.13197a -0.858 
LCH 1 НІ(4) 0 0 0 - - 
LSH 3 Н1(2) Н9(4) НІЗ(1) 0.667 +0.160 0. 00311 +0. 00070 2.000 1.07560 а 1.321 
MSH 2 Н1(2) H9(6) 0.429 x0.169 0. 00200 +0. 00079 1.286 0.45766 а 2.469 
MZ 3 НІ(1) H9(2) НІ1(2) 0.800 -0.164 0. 00373 +0. 00090 2.400 1. 64070 а 0. 952 
РВ 3 Н1(4) Н9(2) НІ1(2) 0.714 x0.123 0. 00267 +0. 00076 1.714 -0.61237a 1.243 
PR 1 Н1(5) 0 0 0 - - 
SD 1 H10(4) 0 0 0 一 一 
TCH 1 НІ(4) 0 0 0 - - 
ҮР 2 Н1(2) Н9(3) 0.600 x0.175 0.00280 x0. 00082 1. 800 1.57274 а 2.429 
YX 2 H1 (4) HI4(1) 0.400 +0.237 0. 00062 +0. 00037 0.400 -0.81650а 0. 090 
ZY 4 H3(3) H10(3) H15(1) H16(1) 0.786 +0.113 0.00850 +0. 00518 5.464 -1.51811 b 2.428 
总 群体 Total 16 НІ - H16 0.712 x0.037 0. 00413 +0. 00068 2.655 -1.75707 b -2.808 


HI - H16: 4| ЖЕН ЕУ) 16 个 音 
数据 后 不 同 小 写字 母 表示 差异 显著 (0. 01 < P <0. 05， 多 重 检验 ) 。 














1 ЖШ 16 haplotypes of H. тире, respectively. 种 群 代码 信息 见 表 1. 


For population code information ，see Table 1. 


多 样 度数 值 为 平均 值 + 标准 差 ; 同 列 





The values of diversity were 


represented as mean + SD. Different lowercase following the data in а column indicate significant difference (0.01 < P «0.05, multiple test). 
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中 ,四 川 成 都 (CHD) ЕН (СНМ) 和 贵州 遵义 
(ZY) 3 个 种 群 分 别 与 其 他 种 群 的 Kxy 和 Dxy 差异 
较 大 ,说 明 此 3 个 种 群 遗传 多 样 性 相对 较 高 。 

23 ” 木 领 针 葡 马 不 同 地 理 种 群 的 遗传 分 化 和 种 群 
动态 分 析 

2.3.1 遗传 分 化 分 析 : 遗 传 距离 的 计算 结果 表明 ， 
ЖЕЙН mtDNA. COI 基因 16 个 单 倍 型 间 的 遗传 
距离 为 0.0016 ~ 0. 0353( 表 3) ,平均 为 0.0130 ,其 
中 H4, H8 和 H16 与 其 他 单 倍 型 间 的 遗传 距离 都 大 
T 0. 0238 , 达到 较 高 水 平 。 木 领 针 欧 马 21 个 地 理 
种 群 间 的 遗传 距离 在 0.0000 ~0. 0170 之 间 ( 表 4) ， 

















遗传 距离 较 大 , 均 超过 0.0046。 

分 子 方差 分 析 (AMOVA) 结 果 表 明 ( 表 5) ,种 群 
内 遗传 变异 百分率 为 67. 74% ,种 群 间 遗传 变异 百 
分 率 为 32. 26% ,种 群 内 变异 显著 大 于 种 群 间 变异 
(P<0.001)。 木 领 针 葡 马 总 群体 遗传 分 化 指数 
(Fst) Jy 0. 3443 ,基因 流 (Nm) 为 0.960, 各 地 理 种 群 
间 的 Fst 在 -0.1898 ~1.0000 之 间 ,Nm 从 0 到 无 限 
大 (inf)( 表 6)。 

根据 经 纬度 计算 各 采样 地 点 的 地 理 距离 ,并 计 
算 其 自然 对 数 。 通 过 Сеп Ех 6. 501 对 地 理 距离 对 
数 和 遗传 距离 进行 Mantel 相关 性 检测 (图 1) , 结 









































平均 为 0.0044, 其 中 四 川 成 都 (CHD)、 云 南昌 宁 
(СНМ) 和 贵州 遵义 (ZY ) 种 群 与 其 他 地 理 种 群 间 的 

















显示 21 个 种 群 地理 距 离 与 遗传 分 化 程度 存在 显著 
正 相关 ,相关 系数 >=0.282( 忆 =0.018 <0.05)。 























表 3 RMHB mtDNA COI 基因 16 个 不 同 单 倍 型 间 的 遗传 距离 
Table 3 Genetic distance among 16 different haplotypes of mtDNA COI gene of Helionothrips mube 





HI H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 H14 H15 H16 
H1 
H2 0.0063 
H3 0.0047 0.0078 
H4 0.0238 0.0304 0.0271 
H5 0.0016 0.0078 0.0063 0.0254 
H6 0.0031 0.0094 0.0078 0.0271 0.0016 
H7 0.0078 0.0110 0.0063 0.0271 0.0094 0.0110 
H8 0.0271 0.0304 0.0288 0.0078 0.0287 0.0304 0.0287 
H9 0.0047 0.0078 0.0031 0.0239 0.0063 0.0078 0.0031 0.0255 
НІ0 0.0031 0.0063 0.0016 0.0255 0.0047 0.0063 0.0047 0.0271 0.0016 
H11 0.0016 0.0078 0.0063 0.0254 0.0031 0.0047 0.0094 0.0287 0.0063 0.0047 
НІ2 0.0047 0.0078 0.0031 0.0271 0.0063 0.0078 0.0063 0.0288 0.0031 0.0016 0.0063 
НІЗ 0.0016 0.0078 0.0063 0.0254 0.0031 0.0047 0.0094 0.0287 0.0063 0.0047 0.0031 0.0063 
НІ4 0.0016 0.0078 0.0063 0.0254 0.0031 0.0047 0.0094 0.0287 0.0063 0.0047 0.0031 0.0063 0.0031 
H15 0.0031 0.0063 0.0031 0.0239 0.0047 0.0063 0.0063 0.0288 0.0031 0.0016 0.0047 0.0031 0.0047 0.0047 
НІ6 0.0287 0.0353 0.0321 0.0142 0.0304 0.0320 0.0320 0.0126 0.0288 0.0304 0.0304 0.0321 0.0304 0.0304 0.0288 
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图 1 
Fig. 1 


ЖЕЛ fu 21 个 不 同 地 理 种 群 遗传 距离 与 地 理 距 离 自 然 对 数 的 Mantel 检验 


Mantel test between genetic distance and logarithm of geographical distance among 21 populations of Helionothrips mube 
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A5 RAHAS 21 个 种 群 间 遗 传 变异 的 分 子 方差 分 析 


Table 5 Analysis of molecular variance ( АМОУА) of genetic variance 


among 21 populations of Helionothrips mube 























变异 来 源 自由 度 平方 和 方差 组 分 变异 百分率 
Source of variation d. f. Sum of squares Variance components Percentage of variation 
种 群 间 Among populations 20 72.563 0.43467 Va 32.26 
种 群 内 Within a population 111 101.316 0.91276 Vb 67.74 
总 变异 Total variance 131 173. 879 1.34743 


Уа, Vb; 方差 组 分 的 数量 Number of variance components. 


2.3.2 种 群 动态 分 析 : 从 中 性 检验 的 Tajima’ s D 
值 可 以 看 出 ( 表 2) ,贵州 遵义 (ZY) 种 群 与 总 群体 的 
差异 达到 显著 水 平 ( 忆 <0. 05 ) ,其 余地 理 种 群 均 不 
显著 (已 >0.05) ;而 Pu s ks 的 检验 值 无 论 总 群体 
还 是 不 同 地 理 种 群 都 不 显著 (P > 0. 05 ) ,表明 在 较 
近 的 历史 时 期 种 群 较为 稳定 ,未 经 历 明显 的 种 群 扩 
张 。 一 般 认为 ,与 Tajima' s D ЖН, Fu’ s Fs 能 更 好 
地 检测 种 群 扩张 现象 (Fu，1997; Ramos-Onsins апа 
Rozas, 2002) `4 Fu' s Fs 检验 值 不 显著 而 Tajima’ s 
D 检验 值 为 负 值 时 ,表明 符合 自然 选择 理论 。 

错 配 分 布 (mismatch distribution ) 可 以 体现 群体 
发 展 历史 动态 , 当 一 个 种 群 为 最 近 形 成 或 扩张 种 群 
时 ,其 错 配 分 布 曲线 呈现 单 峰 ; 而 当 一 个 种 群 为 存在 
时 间 较 长 且 稳 定 的 种 群 时 , 错 配 分 布 曲线 则 呈现 多 
峰 ( Harpending et al., 1998) 。 本 研究 结果 显示 (图 
2) , 木 领 针 葡 马 总 群体 错 配 分 布 曲线 出 现 多 峰 , 表 
明 种 群 较 稳 定 , 近 期 历史 未 经 历 明 显 扩张 ,与 Fu”s 
Е$ 检验 结果 一 致 。 
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图 2 基于 mtDNA COI 基因 的 21 个 木 领 针 葡 马 
种 群 错 配 分 布 分 析 


Mismatch distribution analysis of 21 populations 





Fig. 2 
of Helionothrips mube based on mtDNA COI gene 


2.4 Жай mtDNA COI 基因 单 倍 型 的 系统 
发 育 分 析 
VJ E& Et JE ЦН) Caliothrips fasciatus 的 mtDNA 


COI 序列 (CenBank 登录 号 : JQ609565. 1) 作为 外 
群 ,基于 K2P 模型 的 邻接 法 构建 木 领 针 萄 马 СОГ 序 
列 16 个 单 倍 型 的 系统 发 育 树 (图 3)。 可 以 看 出 ,16 
个 单 倍 型 形成 3 个 明显 的 分 支 ,其 中 H4, H8 和 
H16 聚 为 一 支 ,为 基部 分 支 ;其 他 7 种 单 倍 型 和 6 种 
单 倍 型 又 分 别 聚 为 支 系 1 和 支 系 2 两 大 分 支 。 

利用 单 倍 型 中 介 网 络 图 能 够 更 直观 看 出 各 单 倍 
型 之 间 的 演化 关系 以 及 在 不 同 地 理 种 群 的 分 布 情 
况 ,由 图 4 可 以 看 出 , 单 倍 型 形成 明显 的 3 个 文系 ， 
与 系统 发 育 树 结果 吻合 ; 支 系 3 中 НА, H8 和 H16 
这 3 个 单 倍 型 分 别 为 四 川 成 都 (CHD)、 云 南昌 宁 
(CHN) 和 贵州 遵义 (ZY) 种群 独 享 ;6 个 共享 单 倍 型 
(НІ, НЗ, H5, H9, H10 和 H11) 相 互 散布 在 不 同 
的 地 理 种 群 中 。 






































3 讨论 


本 研究 获得 木 领 针 荀 马 132 条 mtDNA COIL Ж 
ES He] , 碱 基 组 成 表现 较 强 的 A/T 偏 倚 性 ,与 典型 
的 昆虫 线粒体 碱 基 组 成 特点 一 致 (Jermiin апа 
Crozier, 1994 ) 。 所 有 木 领 针 区 马 132 条 mtDNA 
COI ДЕЈ ЕВ h ,总 体 转换 / 颠 换 偏 傈 率 R 
值 为 13. 66 ,这 一 结果 符合 Simon 等 (1994 ) 报道 的 
关于 末 缘 关系 相近 的 分 类 阶 元 中 核 音 酸 转 换 大 于 颠 
换 ,而 在 较为 远 缘 的 分 类 阶 元 间 则 相反 的 规律 这 一 
特征 。 

本 研究 所 测序 列 共 定义 了 16 个 单 倍 型 ,其 中 有 
6 个 共享 单 倍 型 和 10 个 独 享 单 倍 型 ,说 明 各 地 理 种 
群 有 一 定 基因 交流 的 同时 ,也 具有 一 定 程 度 的 遗传 
分 化 。 共 享 单 倍 型 Hl 发 生 频 率 最 高 ,分布 最 广 , 可 
认为 是 较为 原始 能够 适应 环境 变化 并 在 种 群 中 稳 
定 存在 的 优势 单 倍 型 。 总 群体 的 单 倍 型 多 样 性 指数 
较 高 (Hd =0.712) ,表明 木 领 针 葡 马 mtDNA СОІ Ж 
因 具 有 较 高 的 多 态 性 ,一 定 程 度 上 反映 了 其 较 强 的 
适应 能 力 和 较 高 的 遗传 变异 潜力 。 
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图 3 ЖЕЙН mDNA COI 基因 的 16 个 单 倍 型 系统 发 育 树 (邻接 法 ) 
Fig. 3 Phylogenetic tree of 16 haplotypes of Helionothrips mube based on mtDNA COI gene (neighbor-joining method) 
НІ - H16: 分 别 为 木 领 针 萄 马 的 16 个 单 倍 型 16 haplotypes of H. mube, respectively. 各 分 支 节点 上 的 数字 为 经 过 1 000 次 计算 后 的 置信 和 度 值 。 


Numbers above the branches are the bootstrap values calculated with 1 000 replications. 
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图 4 木 领 针 葡 马 21 个 不 同 地 理 种 群 miDNA СОГ 基因 的 单 倍 型 中 介 网 络 图 
Fig. 4 Median-joining haplotype network of 21 different geographic populations of Helionothrips mube based on mtDNA COI gene 
种 群 代码 信息 见 表 1。 一 个 圆圈 表示 一 个 单 倍 型 ,圆圈 大 小 与 单 倍 型 频率 成 正比 ,21 种 颜色 代表 21 个 采样 地 点 ;黑色 小 圆圈 代表 缺失 的 中 间 
单 倍 型 ;连接 线 上 的 红色 数值 表示 单 倍 型 之 间 超 过 1 步 的 突变 步 数 。For population code information, see Table 1. Each haplotype is represented by 


a circle, with the size indicating the haplotype frequencies, and the 21 colors indicating the 21 sampling locations. Small black circle represents missing 






































intermediate haplotype. The mutation steps more than one between haplotypes were marked on the connecting line. 
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Fst 可 以 反映 种 群 间 遗 传 分 化 程度 ,其 值 在 
-1~1 之 间 , Fst 值 越 大 表示 两 个 群体 的 分 化 程度 
越 高 (Hudson et al., 1992) 。 本 研究 所 有 成 对 的 Fst 
值 中 ,有 51.996 Ез >0.25 ,表明 两 种 群 间 高 度 的 

















子 标记 进行 检测 ,采集 地 也 局 限 在 云南 、 贵 州 、 四 川 
和 广西 几 个 地 区 , 且 个 别 地 区 样本 数量 较 少 ,在 遗传 
多 样 性 和 遗传 分 化 上 的 解释 可 能 会 出 现 偏差 。 关 于 
木 领 针 葡 马 种 群 的 遗传 变异 和 地 理 种 群 分 化 格局 的 

















遗传 分 化 ,而 只 有 20.0% 的 Fst «0.05 ,说 明 种 群 间 
无 遗传 分 化 ( Wright, 1978) 。 总 群体 基因 交流 水 平 
不 高 (Nm =0.960 <1) ,可 能 由 于 遗传 漂 变 而 发 生 了 
分 化 (Boivin et al., 2004) Mantel 检验 表明 , 随 着 
地 理 距 离 的 增加 , 木 领 针 萄 马 不 同 种 群 间 基 因 交 流 
减少 ,遗传 距离 增 大 。 分 子 方差 分 析 (AMOVA) 的 
结果 也 验证 了 遗传 变异 主要 来 自 种 群 内 部 。 中 性 检 
验 及 错 配 分 布 分 析 表 明 21 个 地 理 种 群 在 较 近 的 历 
史 时 期 内 未 经 历 快速 扩张 ,种 群 大 小 处 于 相对 稳定 
的 状态 , 近 几 年 观察 到 木 领 针 葡 马 在 苹 头 上 危害 日 
益 严 重 的 情况 ,可 能 是 当地 种 群 积 累 的 结果 。 

从 单 倍 型 系统 发 育 树 和 中 介 网 络 图 可 以 看 出 ， 
16 个 单 倍 型 没有 按照 地 理 分 布 形成 明显 的 地 理 族 
群 ,各 地 理 种 群 具 有 的 单 倍 型 处 于 相互 散布 的 、 比 较 
混杂 的 分 布 格局 中 。 值 得 注意 的 是 ,分 别 被 四 川 成 
都 (CHD) 云南 昌 宁 (CHN) 和 贵州 遵义 (ZY) 种 群 
独 享 的 3 个 单 倍 型 H，H8 和 H16 与 其 他 的 单 倍 型 
有 明显 分 支 。 从 地 理 距 离 来 看 ,CHD, CHN 和 ZY 
这 3 个 地 理 位 置 分 别 在 本 研究 的 21 个 采样 点 的 边 
缘 区 ,推测 地 理 隔离 是 造成 这 3 个 地 理 种 群 产生 较 
大 遗传 分 化 的 主要 因素 。 木 领 针 获 马 体型 微小 ,成 
虫 飞行 能 力 较 弱 , 远 距离 传播 主要 靠 寄 主 植物 的 运 
输 ,但 芋头 在 市 场 中 交易 的 主体 是 块 苓 ,而 不 是 木 领 
HASRET BB B5 S p, KE p re B S f E 
的 基因 交流 是 有 限 的 。Tuda 等 (2014 ) 认为 ,对 非 迁 
飞 性 的 植 食性 昆虫 来 说 ,寄主 植物 的 品种 和 生长 条 
件 也 是 影响 种 群 分 化 的 重要 因素 。 我 国 芋头 种 质 资 
HEA, EAR FATO UE HISEZERE var. petiolatus $R 
ZH 3E 变种 var. cormuosus 和 15b 2& 用 3E ЯК 种 уат. 
inflorescens 3 个 变种 ,变种 下 又 分 为 7 个 不 同 的 变型 
和 副 型 ( 李 庆 典 等 , 2004) 。 据 记载 ,在 云南 西 双 版 
纳 动 宋 的 哈尼 族 和 基诺 山 的 基诺 族 中 ,平均 每 户 种 
植 5 ~6 个 不 同 的 桩 品种 ,从 事 旱地 农业 的 地 区 ,一 
般 每 户 种 植 的 芋 品 种 也 有 2 ~3 个 ( 普 迎 冬 等 ， 
1999 ) 。 在 本 研究 中 21 个 种 群 的 采集 过 程 中 极 有 可 
能 涉及 到 寄主 不 同 变种 和 变型 ,上 且 寄 主 的 生长 环境 
多 样 ,有 水 田 、 低 洼地 和 旱地 等 。 作 者 据 此 认为 ,地 
理 隔 离 和 寄主 植物 的 品种 多 样 性 可 能 是 影响 木 领 针 
葡 马 种 群发 生 遗 传 变异 的 两 个 重要 因素 。 

本 研究 仅 以 mtDNA COI 单个 基因 片段 作为 分 





































































































更 深层 原因 ,需要 扩大 采样 范围 和 样本 数量 ,同时 结 
合 更 多 的 分 子 标记 进行 系统 深入 研究 。 
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